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В настоящее время анализ экспрессии генов сельскохозяйственных культур на основе экспери-
ментов RNA-seq является одним из эффективных направлений поиска генов, имеющих важное биологи-
ческое значение. Результаты важны для генетиков и селекционеров при создании сортов, устойчивых к 
стрессу, поиске маркеров новых полезных генов. Однако большинство публикуемых в статьях и базах 
результатов анализа экспрессии генов опираются лишь на референсные геномные последовательности. 
Для сельскохозяйственных растений все больше появляется данных о транскриптомах сортов и линий, 
генотип которых отличается от генотипа референсного организма. Большинство из таких транскрипто-
мов содержат последовательности, которые не обнаруживаются в референсном геноме и могут быть 
получены только методом сборки de novo. В настоящей работе проведен массовый анализ транскрипто-
мов 5 сельскохозяйственных культур (кукуруза, рис, томат, картофель и ячмень), взятых из доступных 
SRA архивов NCBI и EBI (всего свыше 600 библиотек). Для каждой из библиотек было проведена реконст-
рукция последовательностей транскриптов de novo и проведен анализ полученных данных. Показано, 
что доля транскриптов, которые выравниваются на референсный геном варьирует от 50 до 90% и отли-
чается в зависимости от культуры. Наибольшая доля выравненных транскриптов характерна для кукуру-
зы (60-90%), наименьшее значение наблюдается для выборки транскриптомов томата (45–60%). При 
этом показано, что доля идетифицированных в геноме транскриптов отрицательно коррелирует со сред-
ней долей замен в транскриптах по отношению к референсному геному. Для последовательностей «но-
вых» транскриптов, которые не были выровнены на геном, проведена идентификация ОРС, аминокис-
лотных последовательностей и проведена их аннотация. Идентифицированы транскрипты, которые го-
мологичны генам стрессового ответа растений на засуху, оксидативный стресс, высокие температуры и 
генам устойчивости растений к патогенам. Работа поддержана грантом РНФ 18-14-00293. 
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вание, омиксные базы данных. 
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